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Uno de los mecanismos de adaptación a cambios ambientales más estudiados en 
cianobacterias es el proceso de clorosis o bleaching, que implica la degradación de los 
complejos antena del aparato fotosintético como respuesta a diferentes tipos de señales 
ambientales. La histidina quinasa NblS (Non-bleaching Sensor) de Synechococcus sp. 
PCC 7942, denominada DspA ó Hik33 en el caso de Synechocystis sp. PCC 6803, juega 
un papel fundamental en la regulación del proceso de clorosis en estos organismos como 
respuesta a situaciones de exceso de luz y carencia de nutrientes como nitrógeno, azufre 
o fósforo. A pesar de la demostrada importancia de esta proteína en la aclimatación de 
las cianobacterias a cambios ambientales y de ser la histidina quinasa más conservada en 
este grupo de organismos, se desconocen tanto las señales que detecta NblS como la 
identidad de los componentes de la correspondiente ruta de transducción de señales. Se 
ha propuesto, pero en absoluto demostrado, que NblS podría regular a NblR, un 
regulador de respuesta implicado en la activación de la transcripción de nblA en 
condiciones de estrés. 
 Escrutinios realizados en el doble híbrido de levaduras utilizando la proteína NblS de 
Synechococcus como cebo nos permitieron identificar una nueva proteína de función 
desconocida, SipA (NblS interacting protein A), capaz de interaccionar específicamente 
con el dominio de unión a ATP de esta histidina quinasa. El hecho de que, al igual que 
ocurre con nblS, los genes sipA estén conservados en cianobacterias (incluyendo los 
genomas “mínimos”), apoya la relevancia fisiológica de la interacción detectada y sugiere 
un posible papel de SipA en la regulación mediada por NblS. Los análisis bioquímicos 
indican que SipA ejerce un efecto estimulador de la actividad de auto-fosforilación de 
NblS, siendo este tipo de regulación novedosa dentro de los sistemas de transducción de 
señales de dos componentes. NblR no parece fosforilarse (ni desfosforilarse) por NblS. 
Los análisis genéticos y estudios de expresión indican que SipA y NblS cooperan en la 
regulación de funciones relacionadas con la supervivencia a estrés en Synechococcus, 
estando SipA implicada en solo alguna de las múltiples funciones mediadas por NblS. 
Discutiremos el posible papel de la interacción SipA-NblS en el contexto de la compleja 
red de transducción de señales y fosforilación implicada en la respuesta general a estrés 
en cianobacterias.   
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